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 یدهچک
نقش کلیدی در تعیین اپیدمی دارد و می  ن شان داده می  شود،  R0که با  آ ستانه ی اپیدمیمقدمه و اهداف: 
های ثانویه در یک جمعیت کاملا تواند برای جلوگیری از رخداد آن به کار برده شوووودی میانگین تعداد نمونه
ی گویندی اگر آسووتانه ی اپیدمی عددی ی اپیدمی اولیه بیمار شووده اند را آسووتانهمسووتعد، که توسووط نمونه
بزرگتر از یک باشوود بدین معناسووت که اپیدمی رد داده اسووت و اگر عددی کوچکتر از یک باشوود، میانگین 
آ ستانه  با شد و بیماری در حال ری شه کن  شدن ا ستیتعداد افرادی که بیمار می  شوند در حال کاهش می
ری اسوترات ی های واکسویناسویون به منوور جلوگیری از برای تعیین پوشوش واکسون و بکارگی) R0اپیدمی (
و پوشش واکسن با روش های  R0گسترش بیماری به کار می رودی در این مطالعه، هدف برآورد و مقایسه ی  
این  برایبا اسوتفاده از شوبیه سوازی و ملام های مناسود می باشودی عیین بهترین روش و سوپت ت مختلف
که بیماری واگیردار ا ست و مدل چند بخ شی مربوط به این بیماری  1N1Hنوع  آنفولانزامنوور از داده های 
 یمی باشد، استفاده گردید RIS
از بعد نوری متدلوژیک و از نوع بسوط مدلها می باشود و  کاربرد آن در آنفولانزا  ازکه این مطالعه در روش ها: 
شوهر (ایران  در برای داده های آنفولانزاو پوشوش واکسون مربو ه  R0نوع مطالعه ی ثانویه می باشود، مقدار 
) با استفاده از روشهای 7102-81آیداهو (امریکا ایالت  ) و7102-81)، کانادا (9002، کانادا ())4931کرمان (
)، زمان تولید گاما DT)، وابسووته به زمان (LM)، ماکزیمم درسووتنمایی (GE)، رشوودنمایی (RAنرد حمله (
 2) و روش بیزی )I(M( 1)، روش بیزی BSواقعی بیزی ( -)، زموانSFانودازه نهوایی ( )،TG ammaG(
) با در نور گرفتن توزیع زمان تولید گاما محاسووبه گردیدی به منوور مقایسووه ی روشووها از داده های )II(M(
روش، با اسووتفاده از میانگین مربعات خطا  9با هر  R0شووبیه سووازی شووده اسووتفاده گردید و پت از برآورد 
 بهترین روش تعیین گردیدی بی و اریبی نسبی، اری)ESM(
برآورد شده  R0، مقدار 6ی1و انحراف معیار  6ی3با در نور گرفتن توزیع زمان تولید گاما با میانگین یافته ها: 
در مقایسه با سایر روش های مورد  )30ی2 %)59: فاصله ا مینان  58ی1و  12ی2( ( DTبرای کرمان در روش 
 R0) ماکزیمم مقدار 9002بدست آمدی در کانادا ( 36 /73و پوشش واکسن در این روش ماکزیمم شد  استفاده
 درصد بودی 59ی97) با پوشش واکسن 99ی4) %59: بازه ی باورمند  05ی5و  60ی6(( )II(Mمربوط به روش 
ه ) بدست آمد ک25ی1) 62ی1و 77ی1(( BSبا استفاده از روش  7102-81برای کانادا در سال   R0ماکزیمم 
با روش  R0درصد شدی برای داده های آنفولانزای آیداهو نیز  43/12پوشش واکسن با استفاده از این روش 
) ماکزیمم مقدار را داشت که پوشش واکسن آن برابر با 66ی2) %59:فاصله ا مینان  81ی2و 41ی3(( DT
شت که نشان می دهد را دا اریبی و اریبی نسبیو  ESMمینیمم مقادیر  )II(Mبدست آمدی روش  26/14
که یک روش کلاسیک و وابسته به  DTروش  عملکرد بهتری  نسبت به سایر روشها داشتی بعد از این روش،
 یرا داشت ، اریبی و اریبی نسبی  ESMزمان است مینیمم مقادیر 
از یک شد  بزرگتر آیداهوایالت با استفاده از روشهای مختلف برای کرمان، کانادا و  R0برآورد نتیجه گیری: 
که نشان دهنده ی این است که اپیدمی آنفولانزا در این منا ق رد داده استی باتوجه به اینکه دو روش بیزی 
عملکرد بهتری داشت،  DTنیز در مطالعه وجود داشتند اما روش کلاسیک  )I(Mو  BSدیگر یعنی روشهای 
هتر نمی باشندی نتیجه ی کلی مقایسه ی می توان نتیجه گرفت که لزوما مدلهای بیزی از مدلهای کلاسیک ب
 صورت زیر می باشد:ه ب، اریبی و اریبی نسبی (مینیم مقدار) ESMبراساس ملام های عملکرد روشها 
      LMی روش 6      GE ی روش5     BSی روش 4     TG ammaGی روش  3     DTی روش 2     )II(Mی روش 1
عملکرد بهتری داشتندی  DTو سپت روش  )II(Mروش بیزی SF ی روش9    RAی روش 8      )I(Mی روش 7
که از پیچیدگی  TG ammaGو  DTبنابراین می توان نتیجه گرفت که استفاده از روشهای کلاسیک مانند 
 کمتری برخوردارند برای استفاده ی محققان راحتتر می باشدی 
 ، روشهای بیزی1N1Hسن، آنفولانزا نوع پوشش واکتعداد تکثیر اولیه، آستانه اپیدمی،  کلمات کلیدی: 
Abstract 
Background & Objective: The basic reproduction number (R0) has a key role in epidemics and can 
be utilized for preventing epidemics. R0 is the expected number of cases generated by a single 
infectious individual in a fully susceptible population. In fact, R0 is compared with 1 to determine 
how fast the disease is spreading. If R0 is larger than 1, the disease will spread between individuals 
and an epidemic will happen. The incidence of disease will fade to zero if R0<1, because the number 
of infected individuals will reduce over time. The value of R0, helps determine the vaccination 
coverage and vaccination strategies to overcome the speared of the disease. In this study, different 
methods are used for estimating R0’s and their vaccination coverage to find the formula with the best 
performance for influenza (H1N1) using appropriate indices. 
Methods: This methodological study is extension of the models from the theoretical point of 
view and its application in the field of influenza is a secondary study. In this study, R0 and 
corresponding vaccination coverage (VC) were computed for Iran (Kerman city) (2015-16), Canada 
(2009), Canada (2017-18) and USA (Idaho) (2017-2018) using attack rate (AR), exponential 
growth rate (EG), maximum likelihood (ML), time-dependent reproduction number (TD), Gamma 
GT, final size of epidemic (FS),  Sequential Bayes (SB), Bayesian model 1 (M(I)), and Bayesian 
model 2 (M(II)). The gamma distribution is considered as the distribution and the generation of time. 
Also, simulation study was performed and the best method was determined using MSE, Bias and 
Relative Bias indices. 
Results: The generation time obey the Gamma distribution with mean and standard deviation of 
3.6 and 1.6, respectively, was utilized for the generation time. The maximum of R0 (95% CI) for 
Kerman equaled 2.03 (1.85, 2.21) with vaccination coverage of 63.37%. For Canada influenza data 
(2009), the maximum value of R0 (95%CI) was related to M(II) method (4.99 (5.50, 6.06)) with 
79.95% vaccination coverage. The maximum of R0 (95% CI) for Canada influenza data (2017-18) 
was 1.52 (1.26, 1.77) by SB method, and vaccination coverage was estimated 34.21%. Finally, the 
maximum value of R0 (95%CI) and its vaccination coverage equaled 2.66 (2.18, 3.14) and 62.41% 
respectively for Idaho which were derived from TD method. In addition, M(II) method had 
minimum value of MSE, Bias and Relative Bias. After M(II) method, the minimum value of 
performance indices were related to TD method. 
 Conclusion: The R0 estimations were greater than one for Kerman, Canada and Idaho using 
different methods, indicating that an epidemic has occurred in these areas (R0>1). The order of 
performance of the models in this study is as follows: 
1. M(II)    2. TD   3. Gamma GT    4.SB    5. EG    6.ML   7. M(I)   8.AR   9.FS 
According to the methods performance order, the best performance is related to M(II) Bayesian 
method and also TD method had the second best performance. In the other words, the TD as a classic 
method was superior to the Bayesian methods SB and M(I). Therefore, due to the lower complexity 
and higher operating speeds, it can be concluded that use of the classic methods such as TD and 
Gamma GT for researcher are likely easier. 
Keywords: Epidemic threshold, Basic Reproduction Number, H1N1 Influenza Virus, 
Vaccination coverage, Bayesian Approach 
 
 
